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Exa1ne11 du groupe de liaiso11 III 
du coto11nier Gossypium hiz,.sutum · 
Descriptio11 d'u11 nouveau phé11otype cluster 
et Iocalisatio11 des gènes 
B. HAU*, E. KOTO* et J, SCHWENDIMAN*~' 
Rl:SlJMI: 
Avec l'obtention des lignées homozygotes, il a été possible d'étudier simultanément la ségrégatîon de tous les gènes 
connus portés par le bras court dc1 chromosome o,,. du cotonnier (groupe de liaison Ill). Cette étude a fait apparaître un 
nouveau gène cluster (symbole cl,) qui est décrit et localisé à proximité du centromère. La carte factorielle s'établit selon 
la séquence 
C-1 -'Cb - 24,2 - Ct,-16,6- R~ - 15,1 - YG1 - 2,6 - Ms, - 33.9 - Dw. 
UnG distance de 25 à 30 unités de recombinaison parait séparer deux crossing-over successifs, ce qui, en dehors de 
leur rareté, pourrait expliquer l'absence de quadruple recombinés sur ce bras de chromosome. 
Mots cl.é: carte factorielle, cluster, Gossypium hitsutum. 
La carte chromosomique du cotonnier, notamment 
celle de Gossypium lzirsutum, est encore peu connue: 
120 gènes environ sont actuellement décrits, dont une 
cinquantaine a été localisée sur 16 groupes de 
linkage parmi les 26 possibles. Le groupe III, qui 
correspond au bras court du chromosome D16 tEx-
DRIZZ! et KoHEL, 1966), est l'un des plus complets: 
il porte 6 gènes dont l'expression phénotypique est 
très claire (Cl1 R1, YG1, Ms3, Dw et Cl3, ce dernier 
découvert lors de notre expérience). L'étude simul-
tarnfo de la œcombinaison entre les divers loci n'avait 
pas encore été entreprise, car il est difficile d'obtenir 
les lignées parentales homozygotes. Ce problème 
étant désormais résolu, nous les avons utilisées pour 
préciser la carte factorielle de ce groupe de liaison. 
1\AATrtRIEL VÉGJ;:.TAL 
Les croisements ont été effectués entre dei.rn: lignées 
parentales homozygotes possédant les génotypes sui-
vants: 
Cl3 Cl3 Cl1 Cl1 R1 R1 YG1 YG1 MS3 MS3 DwDw 
et yg2 yg2 (situé sur le chromosome A7 ) 
c13 cl3 cl1 cl1 r 1 r1 yg1 yg1 ms3 ms3 dw dw et yg2 yg2• 
L'homozygote récessif, bien que peu vigoureu.'é, a 
toujours servi de parent femelle puisqu'il est mâle 
stérile partiel. L'hétérozygote en couplage obtenu par 
croisement a, d'une part, été autofécondé pour obte-
nir la génération F2 (1224 plants), d'autre part, 
utilisé comme parent mille sur la lignée récessive 
pour les usts-crosses : 639 plants en 1978 et 518 en 
1979, soit au total 1157 plants. 
Nos experiences ont mis en évidence un nouveau 
gene cluster, pour lequel nous proposons le symbole 
"' Laboratoire de Cytogénétique, I.R.C.T., B.P. 604, Bouaké 
(Côte d'Ivoire). 
"'' Laboratoire de Cytogénétique, G.E.R.D.A.T,, B.P. 5D35, 
34032 Montpellier Cedex, France. 
cl3 : il induit à l'état récessif homozygote un phéno-
type different de ceu.-.;: connus pour cl1 et c12• Nous 
l'avons localisé sur le chromosome D16 qui porte 
désormais 6 loci. Nous préciserons les effets phéno-
typiques de chacun de ces loci, ainsi que leurs inter-
actions. 
Gèue cl3 : entre-nœuds irréguliers (photo n• 1) 
A l'état homozygote récessif, l'angle des branches 
avec la tige principale est plus aigu que sur le phé-
notype normal. La longueur des entre-nœuds est 
irrégulière, le plus àgé n'étant pas obligatoirement 
le plus court, Des fasciations peuvent apparaître, 
provoquant un aplatissement des branches. Il n'en-
traine pas d'avortement des boutons florau.-.;:, ni de 
fructification multiple (contrairement à c11). 
L'état hétérozygote reste reconnaissable, la modi-
fication phénotypique est nettement moins accusée, 
ce qui implique que l'allèle Cl, n'est que partielle-
mènt dominant. -
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Gêne cl1 : fructification multiple (T:H.\DAN{, 1923) (photo n° 2) 
Lorsqu'il est homozygote récessif, on observe à un 
mème nœud l'existence de boutons i1oraux doubles, 
qui peuvent évoluer jŒqu'à la fructificatîon de dem,: 
capsules possédant un pédoncule commun. On trom:e 
également des capsules déformées. à multiples loges 
carpellaires do1U1ant sur la surface de la capsule des 
sutuœs parallèles: elles n'évoluent pas jusqu'à ma-
turitè. On voit aussi des fasciations spectaculaires : 
aplatissement et épaississement d'une tige, soudure 
de plusieurs tiges, Ce gèœ induit un taux élevé 
d'avortement des boutons floraux oui se de,;sè:ch1:mt 
sur le plant. ~ 
A l'état hétérozygote, seules qudques fasciations 
sont visibles. 
Gène R1 : pigmentation antlwcyanique (HARL,\NU, 19351 
A l'ëtat homozygote dominant, l'ensemble du plant 
est _rouge. Ce caractère se reconnaît facilement au 
stade hétérozygote. 
Gène yg1 : déficience chloropiiylliemw iRHY~"'E, 19551 
I1 fait partia d'un ensembfo de deux gènes dupli· 
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quès complémentaires yg1 et :mi, ce dernier porté par 
le chromo,mme A7, Lorsqu'Us sont tous deux réces-
sifs homozygotes, on observe une dMicience en chlo· 
rophylle : les cotylédons sont jaune clair, les fouilles 
vert-jaune, mais l'expression du caractère s'atténue 
avec l'àge. 
Gène ms3 : sterilité mdle partielle {Jusrns, MEYER et 
Roux, 1963) 
L'état r~œssil.' homozygote induit une stérilité màle 
partielle, par suite d'une indéhisœnce plus ou moins 
totale des anthères. Ce caractère est surtout •.risible 
durant la matin.ee du jour de l'anthèse, lorsque la 
période de floraison est ma-..;:imale. Son expression 
décline avec l'àge du plant, les conditions d'ensoleil-
lement et de tempcirature pouvant aussi avoir une 
influencl:l (LEFORr, l9ï6\ 
GJne Dw: iibre dirty-n·/dte (RHYh'E, 1957} 
Il s'agit d'une inirogression obtenue à partir de 
l'espèce sauvage G. raimoudii. A l'etat homozygote 
dominant, la fibœ est colorée eu bnm-acafou. Cette 
coloration est moins accentuée lorsqu'un seul allèle 
est présent. 
INTERACTIONS 
cl1 cl1 cl3 cl3 (photo n° 31: ce génotype provoque une 
déformation specrnculaiœ du port de Ia plante, 
avec des branches fructifères très courtes d'une di-
zaine de centimètres. 
Les fasciations aont hrrportantes, les fructifications 
multiples nombœuses, le tau.,;: d'avortement des 
boutons floraux très élevé. 
R1 R1 yg! yg1 yg1 Yfü : le cumul des gènes donne 
une coloration rouge orangé de la plante. 
yg1 yg1 yg2 yg1 ms3 ms3 : avec œ génotype, la sté-
rilité màle est très prononcée et devient pratiquement 
totale. 
LA CARTE FACTORIELLE DU GROUPE III DE LINKAGE 
La localisation des loci portés par le bras court 
du chromosome D1,; a déjà fait l'objet de plusieurs 
études, dont les résultats sont présentés sur la 
figure 1. 
La distanœ ClcR1 avoisine toujours 15 à 17 unités 
de recombinaison. Par contre, des t1uctuations im-
portantes concernent l'emplacement des gènes YG1 et 
Ms3 par rapport à R1 et Dv.:. 
Sm les tableaux 1 et 2 sont portés l'ensemble des 
résultats au.'ëquels nous sommes parvenus par rana-
lyse des ségrégations. 
Particulièrement dans lès deux tests-crosses, les 
tests de conformité des disjonctions alléliques sont 
souvent significatifa. C'est particulièrement net (Jour 
les- gènes yg1 et m,;3, et œ resultat prn11font d'un défi_. 
ci.t. souvent conséquent, en phénotypes récessifs. 
LEFORr (l9ï6't s'est heurté à œ même (Jroblème, qui 
est celui d'uP-e viabilité moindre des graines homozy-
gotes pour yg1 (et yg~): ce génotype a un effet délé-
tèœ, qui s'accentue îorsque d'autres loci de !a sé-
quence sont eux-mêmes à l'êtat récessif (particuliè-
rement ms3}. 
Le biais qui est alors introduit par cette dispari-
tion sélective de certains génotypes aboutit à nne 
sous-estimation des taux de recombinaison et ceci 
peut expliquer les variations dans les rèsultats 
obtenus par les divers auteurs. En génèration F,, les 
proportions alléliq_ues soni plus proches dë la 
conformit& (probabilité moindre d'apparition de 
phénotypes récessifs ·1, mai, l'imprécision dans l'esti-
mation des distances génétiques y est plus éle;cée 
qu'en test,cro;;s. 
Avec les réserves découlant de ces œmarques, nous 
donnons sur la figure 2 la carte factorielle qui a ètè 
établie à partir des sègrègations obsen1ées (on n'a 
tenu compte pour ces calculs que des plantes cotèes 
pour tous les gènes). 
Lors de l'examen de la descendance du test-cross 
cultivé en 1978, nous avons rencontré des difficultés 
de cotation pour le- gène clt qui seul a été retenu, 
jusqu'à ce qu"' nous soyons en mesure, au cours de 
l'analyse faitè en 1979, de définir un phénotype précis 
pour le nouveau gene cl3, Néanmoins, compte tenu 
des interactions présentes entre les phénotypes 
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+. Photo 1. 
... Photo 2. • 
HAU B., E. Korn et J. ScHWENDI1\1A~ - 361 
Photo 3, + 
Photo 1. - Génotype cl, cl,, : aspect phénotypique d'une 
branche fructifère, avec entœ•nœuds irréguliers et 
fasciation. 
Photo 2. Génotype cl, cl,, à fructifications multiples. 
Photo 3. - Génotype cl, cl, cle cl,, avec avortement des 
boutons tloraux et fasciations très accusées . 
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Fig. L - Donn.§es bibliographiques iiur la carte factorielles du groupe de liaison III. 
STllPHENS ( 1955 \ . , . " ... ,. .. cl 1 
RHYt-.'B (195î) •... , ........ , . \ 
cl 1 
KOHEL et al. (1965) ....... . 
c• c11 
EKDRIZZI et KOHEL (1966) .. 25 
40 
cl1 
KU,L\HCHER et al. ( 1967) .... 
LEFORT (1971)} 
LEFORT (19ï6J ............ ,, 
cluster. il n'a pas été possibte d'établir une cotation 
précise des plantes en ségrégation F, pour ce carne· 
tère. -
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localîser clJ à 24 umces de recombinaison de cl1 : 
ceci. impl.lque que si ce nouveau gène est lui aussi 
sur le bras court du chromosome Dw il doit être 
ex.trèmement proche du centromère. 
DISCUSSION 
Les prem1eres obsi:;:rvations cytologiques sur la 1."e-
combinaison dans le genre Gossypium faisaient état 
de la rareté des crossîng-over. Sr;:ovsrno ( 1933, obsen,e. 
dans les cotons asiati.ques diploïdes, un maximum de 
trois chiasmata par bivalent entœ les stades diplo· 
têne et métaphase I. MEl\:ZEL et BROWE 1194.S) décri-
vent le bivafont typique de la métaphase I chez 
G. lzil"sutum avec un chiasma seulement par bras 
chromosomique. 
STEPHEt'<s ( 1955i realise la pœmière etude sur une 
séquenœ supposée de quatre gènes N - let • yg2 - R2 
du chromosome A7 (il a étè ultérieurement demomrè 
par E ~1)Rizzr et TAYLOR, 1968, Porssou. 191.\8, l'indè-
pendanœ de N" de ce groupe de liaison). Cette ana-
lyse l'amène à confirmer les observations cytologi-
ques et à conclure à l'existence d'un seul crossing-
over par bras chromosomique. Mais le matériel uti-
tisé était d'origine interspècifiq_uc:: et l'on sait main-
tenant (RHY;JE, 1953; Porsso~, 1970"l que la recombi-




Tableau Résultats des ségrégations 
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Fig. 1. - Cartes factorielles établies à partir des segrigatious obsen,ées. 
Ségrégation Cl 1 R 1 Vg1 Ms3 
des test cross · 16,6 t u 15 .0± 1,1 2,5t0.5 33,6± 1A 
Cl1 
29,4 ± 1,4 Yg1 
30, lJ ±. 1,4 Ms3 
46, 1 :t 1,5 
R1 17,2 ± 1, 1 Ms3 
41,6 ±J,5 
Vg1 34,0'!:1,4 
Ségrégation en F2 
de l'hétérozygote Cil R1 Yg1 Ms3 
autofé condé 15, 1 t 1,0 1 2, 8± 1,0 2,9±0,5 32,7 t 1,7 
Cil 27. 3±1.6 Yg1 
28.5 ± 1.6 Ms3 
49.3"t2,2 
R1 14,7±1.3 Ms3 
41.1 t 2. 0 
Yg1 33 ,5 ±.. 1.7 
Localisation de cl 3 à partir de !a ségrégation du test cross de 1979 
Cl3 C!1 R1 Yg1 Ms3 
24.2-t 1,9 17 . .:±1.7 14.1±.1.5 2,7±f).7 J0.8t2,0 
CJ3 
37.0 ± 2,1 R1 
44.0 f.2,2 Yg1 
___________ ....:....;..:...:4:--=S~. 3;:-:+-:2:-'.,2::-----..._______ Ms3 
,;a.0+2.2 






16,9 ±7,6 Ms3 
38,8 ± 2.1 
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De fait, une étud,~ de RHY1'.TE sur le même groupe de 
linkage lui permet de déceler des double-recombinés, 
tandis que l(A11,L\l.\CHER (1968} trouve entre les régions 
voisines que le taU.'é. de coïncidence est proche de 1. 
RHYNE (1958) tente une experience similaire avec 
le groupe III de liaison portant en l'occurrence 
cl1 R1 yg1 : des effectifs de ségrêgation trop faibles, 
puis des difficultes de cotation de c11 dues au para-
sitisme, ne lui permettent pas de- voir des double--
recombinés. Mais KA .. MMACHER et al. (1967}, étudiant sur 
ce même chromosome la séquence cl1 R1 ms3, montrent 
l'existence de double-recombinés, tandis qu'ultérieu-
rement LEFORT ([976), à partir de la ségrégation de 
quatœ gênes, obse:.rve même quelques triple-re-
combinés. 
L'étude que nous avons conduite, sur une séquence 
de cinq, puis six gènes, aurait pu permettre d'obser-
ver, ce qui n'a pas été le cas, des quadruple-re-
combinés. Mais la probabilité d'apparition de telles 
plantes est faible: elle était de 2 X 11)·4 dans le tBst-
cross effectué en 1978 sur la région cl1 • Dw, ce qui 
implique une ségrégation portant sur 5 000 plantes, 
Sur le test-cross de 1979, intéressant la région cl3 • Dw, 
elle était de 1 x 10-11 et on pouvait espérer en ren-
contrer, sous réserve qu'il n'existe pas d'interférence 
positive entre les crossing-over. 
Nous donnons sur le tableau 3 les taux de coïnci..-
dence, calculé;:;. à partir des fréquences de crossing-
over multiples, pom· les seules descendances des 
test-crosses. 
Globalement, il semble que l'intensité de la re· 
combinaison ait été légèrement plus élevée durant 
l'année [978 par rapport à 1979, au moins sur des 
portions relativement courtes (30 à 40 unités) du 
chromosome. On observe donc, en 1978, un nombre 
plus grand de crossing-over multiples, d'où une esti-
mation plus forte des distances entre gènes (taux de 
coïncidence inférieur en 1979). Il s'ensuit que les 
deux gènes cl1 • Dw paraissent à 70,4 unités de re-
combinaison en 1978, contre seulement 65,4 unités 
en 1979. Néanmoins, sur une différence aussi faible, 
il serait hasardeu.x de conclure avec certitude sur 
d'éventuelles variations annuelles de l'intensité du 
crossing-0ver ou de l'interférence entre dem:: crossing-
over successifs. 
On peut aussi rem.arquer que le tau'{ de coïnci-
dence, pour des gènes éloignés de 30 à 41) unités, est 
encore asse.z nettement inférieur à 1. valeur qui est 
approchée à partir d'une distance avoisinant 71) uni-
tés. Il existe donc une interférence positive chez le 
cotonnier, la présence d'un crossing-over inhibant 
en partie la formation d'un second sur une distance 
de l'ordre de 25 à 30 unités. Ceci pourrait expliquer 
l'absence de quadruple-recombinés dans nos ségréga-
tions, en dehors du fait que leur probabilité d'appa-
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Tableau 3. - Ca/cul du tau.x de coïncidence emre régions contiguë, 
Notation: 
Cl, Cl, R, Yg, Ms, Dw 






2.'3 + 4 
2 + 3/4 
1i1 
4/5 
l + 2.'3 
1!2 + 3 
3 + -l.5 
3/4 + 5 
1 + 3 + +/5 
1 + 31.\- + 5 
2/3 4- 4 + 5 
l + 2 + 3/4 
1 + 2/3 + 4 
1>2 + 3 + 4 
1 + 2 + 3 + 413 
1 "- 2 + 3/4 r 5 








































































Formub utilisée : soit de:.tx régions A et B contiguës, N effectif de la population observée. 
Nomb~e dè CO multiples sur A et B C0ïnddence = ------------"-----------N " l frequence CO s:.ir A · r frc§quencc CO su1· B) 
COI\TCLUSIOKS 
L'ancienne hypothèse d'un chiasma unique par bras 
chromosomique chez le cotonnLor, basée essentiellè-
ment sur l'observation cytologique en métaphase I. 
ne corres;,ond pas à la réalité: h termfnalisation 
des divers chiasmata est déjà trop avancee èt iI 
o:::0nviendrait d'effectuer des examens èll prophase. 
stade qui se prête mal à ce type d'analyse chez cette 
plante. De, plus. la connaissance de la carte chromo-
somique ne permettait guère alors d'effectuer des 
tests de recombinaison sur plusieurs gènes. Notre 
experienœ montre qu'il est possib~e d'obtenir jusqu'à 
trois crossing-over su, le bras court du chromosome 
Dw et on ne j)eut pm:-k, d'un frein à ta recombinai-
son chez le cotonnier. en dd1ors de l'existence d'une 
int,;;rforenœ positive qui, sans ètre absolue, semble 
séparer deu.'\: crossing-over sucœssffs d'environ 25 à 
30 unités. D'autœ part, rien n'indique. dans l'étude 
que noas avons faite, une éventuelle structuration 
de ce chromo3ome é:U linkat, ,;ommé! LEFORT ( 1976 l 
l'avait supposé. La r.::combinaison pourrait subir des 
1luctuaüons annudle5 et/ou régionales ; èlles ne pa-
rnissent pas tres importantes, mais- des études beau-
coup plus p,ècises sur un grand nombre d'individus 
sont nécessaires avant d'acquérir une certitude sur· 
œ point. 
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SUMMARY 
Following the acquisition of homozygous lines it 
lias been possible w study simultaneously the segre-
gatïon of all the knov.m genes bonze by the s!zort 
ann of chromosome D16 in cotton (linkage group Ill). 
This study demo11strated the existence of a new gene 
cluster (symbol clJ which is described and located 
in the proximîty of the centromere. The factorial 
map tltus established htlS the following sequence: 
C-1 - Cl3 - 24.2 - Cl1 - 16.6 - R1 - 15.1 - YG1 
- 2.6 - Ms; - 33.9 - Dw. 
A distance of 25 to 30 units of recombination seems 
to sepa.rate two successive cross-ovets wlziclz, apart 
f rom the normal rarity of quadruple recombinants, 
could explain t/zeir absence on tliis chromosome ann. 
RESUMEN 
Con la obtencidn de las castas homocigôticas, ha 
sido posible estudiar simultdneamente la segregaciôn 
de rodas los genes conocidos coatenidos en el braza 
corto del ctomasoma D16 del algodonero (grupa de 
elllace Ill). Este estudio ha permitido evidenciar u,i 
nuevo gene cluster (simbolo cl3) que es descrito y 
locali::,ado cerca del centr6mero. El mapa factorial 
se establece de acuerdo con la secuencia : 
C-1 - Cl! - 24,2 - Cl1 - 16,6 - R1 - 15,l - YG1 
- 2,6 - MsJ - 33,9 - Dw. 
Una distancia de 25 a 30 unidades de recombinaci6n· 
parece separar dos crossing-over sucesivos, lo cual, 
aparte de su rareza, podrîa explicar la ausencia de 
cuadntples 1·ecombiliados en este brazo de cromo-
soma. 
